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RESUMEN
Al cerdo Criollo Cubano (cCC) se le atribuye
un origen ibérico. Dentro de este último  existen
variedades bien definidas, como la Lampiña y la
Entrepelada, las cuales han tenido representa-
ción al menos morfológica dentro del cCC. La
existencia de estos dos tipos es aceptada en
Cuba por productores, investigadores y por la
sociedad en general. Con el objetivo de determi-
nar la existencia o no de diferenciación genética
entre ellos, se  analizaron 93 animales, de ellos,
58 entrepelados y 35 lampiños. Se emplearon 20
microsatélites recomendados por la FAO/ISAG
(International Society of Animal Genetics) para
estudios de biodiversidad porcina. Los micro-
satélites se amplificaron mediante la Reacción en
Cadena de la Polimerasa (PCR) y los fragmentos
amplificados se separaron mediante electroforesis
en un secuenciador automático. Los valores que
se obtienen en los parámetros GST, 0,74 p.100 y
0,12 p.100 son extremadamente bajos, lo que
demuestra que dentro del cCC no existe subdivi-
sión varietal.
SUMMARY
It is admitted an Iberian origin for the Cuban
Creole Pig breed. Inside  this breed there exist
varieties morphologically very well defined, as the
Unhaired and Middlehaired types. The existence
of these types is traditionally admitted by Cuban
producers, researchers and by the society in
general. To confirmate the genetic differentiation
of these two morphological types, we have analy-
zed 93 samples of the breed, with representation
of the middlehaired (MD) type (58 animals) and
unhaired (UH) type (35 animals) taken from several
Cuba provinces. We have used a test of 20
microsatellites of the recommended by FAO/ISAG.
The obtained values for the parameters GST
(0.74 and 0.12 percent) are extremely low. All
these results are showing a no existence of
varieties inside the Cuban Creole Pig breed.
INTRODUCCIÓN
Existen varios trabajos científicos
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que abordan el estudio del cCC, donde
se incluyen aspectos históricos y de
comportamiento,  incluso algunos han
tratado de acercarse a su caracteriza-
ción morfológica; pero en muy pocos
casos se ha intentado buscar diferen-
ciación dentro de la raza. Barba et al.
(1998), destacan dentro del cCC la
existencia de animales Entrepelados y
Lampiños.
Estos comentarios permiten afir-
mar que en Cuba no existe aportación
científica suficiente que permita esta-
blecer alguna clasificación del cerdo
Criollo Cubano atendiendo a tipos o
variedades. Los microsatélites permi-
ten determinar las relaciones genéticas
existentes entre las diferentes subpo-
blaciones (Lade et al., 1996).
Este trabajo pretende aportar infor-
mación que permita esclarecer la exis-
tencia o no de diferencias genéticas
entre los dos tipos de cerdos que desde
el punto de vista morfológico se reco-
nocen dentro de la raza en Cuba.
MATERIAL Y MÉTODOS
Se estudiaron 35 cerdos Criollo
Cubano del tipo Chino o Lampiño y 58
del tipo Entrepelado, procedentes de
diferentes explotaciones y fincas de
varias provincias del país.
Se obtuvo el ADN empleando un
protocolo de extracción a partir de
tejidos adaptado a muestras de pelo.
Se emplearon 20  microsatélites reco-
mendados por la FAO/ISAG (Inter-
national Society of Animal Genetics)
para estudios de diversidad porcina
Los mismos se amplificaron mediante
la PCR, según Mullis et al. (1986).
Para realizar la separación por tama-
ños de los fragmentos se sometieron
éstos a una electroforesis en gel de
poliacrilamida en un secuenciador
automático ABI 377XL (Applied
Biosystems, Foster City, CA, USA). El
análisis de los fragmentos y la
tipificación alélica se realizó mediante
los programas informáticos Genescan
Analisys 3.1.2 y Genotyper 2.5 res-
pectivamente.
Se calcularon las  frecuencias
alélicas y las heterocigosidades me-
diante el programa informático Genetix
versión 4.01 (Belkhir, 1999). Se cal-
cularon los estadísticos FIS, y FIT
(Weir y Cockerham, 1984) mediante
el programa Genetix versión 4.01.
También se calculó el Coeficiente de
diferenciación genética GST (Nei,
1973), mediante el programa infor-
mático GENETIX versión 4.01.
RESULTADOS Y DISCUSIÓN
La tabla I muestra los valores del
GST y de los estadísticos θ y F por
marcador para las dos tipos.  Se obser-
va que los valores de θ en todos los
locus toma un valor negativo y su va-
lor promedio para el total de la pobla-
ción es de -0,0012, lo que evidencia la
no existencia de diferenciación al sub-
dividir dicha población en dos sub-
poblaciones. El valor promedio de GST
para todos los locus es de 0,74 p.100.
Sólo en tres microsatélites (SW632,
SW72 y S0068) su valor alcanza entre
1 y 3 p.100, en el resto no rebasa el 1
p.100. Teniendo en cuenta que el valor
de GST superior al 10 p.100 significa
algún grado de diferenciación, lo obte-
nido en este estudio demuestra que
para esta batería de microsatélites no
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existe diferenciación entre las dos
subpoblaciones.
La columna F indica el coeficiente
de consanguinidad para el total de la
población. Los valores de F van desde
0,0257 para el locus S0226 hasta
0,0444 para el locus SW857. Los
parámetros GST y θ indican si existe o
no diferenciación genética entre las
subpoblaciones que se han estableci-
do. Los valores que se obtienen en
ambos parámetros  nos demuestran la
inexistencia de diferenciación genética
cuando se subdivide la población del
cCC.
Los valores de 0,74 p.100 y 0,12
p.100 para GST y θ respectivamente,
son extremadamente inferiores al 27
p.100 del valor medio de θ reportado
por Laval et al. (2000) en el estudio de
11 razas europeas, al 18 p.100 encon-
trado por Fan et al. (2002) en cerdos
chinos y del 13 p.100 que reporta
Martínez (2001) al estudiar la las dis-
tintas variedades del cerdo Ibérico.
Los niveles de consanguinidad
media obtenidos coinciden con los re-
portados por Santana et al. (1999), que
al determinar los coeficientes de con-
sanguinidad (Fx) de la población del
cCC del Centro Genético de la raza,
encontraron valores de 2,2 p.100 para
camadas, 2,35 p.100 para las cerdas y
3,97 p.100 para los verracos. En el
estudio referido, con las distintas va-
riedades del cerdo Ibérico, 5 locus so-
brepasan la cifra de 10 p.100 para la F,
lo que se considera elevado
La valoración conjunta del com-
portamiento de los parámetros anali-
zados evidencia la similitud existente
entre los dos tipos morfológicos, lo
que permite afirmar que desde el punto
de vista genético no existen diferen-
cias entre ellos.
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